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ンを単離した。サザン分析及び制限酵素地図の作成によりこれらのうちえ PFKMGl および ÀPFK
MG16は互いに約O.8kb のオーバーラップを有し 2 つのクローンで正常ヒト筋PFK遺伝子の全長を含
んでいるものと考えられた。これにより以下の成績が得られた。①ヒト筋 PFK遺伝子は，約30kb の
範囲に24のエクソンをコードしていた。②ヒト筋PFKの mRNA に V 非翻訳領域の異なる A ， B , 
C の 3 つのタイプが存在すること，骨格筋中では， 3 タイプとも発現しているが， A , B両タイプ特に
B タイプが優位であることを示した。③第 1 エクソンはC タイプに特異的な 5 ' 非翻訳領域をコードし
ており，一方第 2 エクソンはA ， B両タイプに共通な配列をコードしていた。開始コドンは，第 3 エク
ソンによって，また終止コドンとポリ A付加シグナルは，第24エクソンによってコードされていた。④
第 2 イントロンが， alternative splicing によりスプライスされる場合はAタイプ，スプライスされずに
凋斗
A
mRNAに残る場合はB タイプとなる O ⑤各エクソン，イントロン境界部はすべての部分でGT-AG
jレールを含むコンセンサス配列が保存されていた。ただし第 1 エクソンのドナーサイトは， GC より始
まっていたが，このような例は，既に複数の遺伝子で報告されている O ( S 1 マッピング法，プライマー
伸長法を用いて本遺伝子の転写開始点を分析したところ，転写は第 1 エクソン，第 2 エクソンよりそれ
ぞれ独立して行われていることが示された。⑦フ。ロモーター配列に関して，第 1 エクソンの上流には 2
カ所の Sp 1 結合配列が認められた。また，第 2 エクソンの上流域には， CAATボックス様及びTAT
Aボックス様の配列が存在した。大腸菌クロラムフェニコールアセチル化酵素 CCAT) 遺伝子を用い






(3) 同遺伝子には，少なくとも 2 つの独立したプロモーターが存在するO 第 1 のプロモーターは，第 1
エクソンより，また第 2 のプロモーターは，第 2 エクソンよりの転写開始をそれぞれ支配していた。
第 1 エクソンより転写が行われた場合は， C タイプの mRNAが産生されるのに対して，第 2 エクソ




構をはじめて明らかにしたものである O 本研究により，ヒト筋PFK遺伝子は 2 個のプロモーターと 24
個のエキソンよりなることが示された。また単一のヒト筋PFK遺伝子より， 3 種の mRNA種が発
現する機序，および筋PFKの筋組織特異的な発現の機序が明らかとなった。これらの結果は，筋組織
特異的な遺伝子発現機構，および解糖系律速酵素の活性制御機構の解析に関しても大きな意義を有する
ものである O さらに同酵素の先天的な欠損症であるグリコーゲン病四型の遺伝子レベルで、の病因解析
に際して，全構造の解明は非常に有用であると考えられるO これらの点に鑑み，本研究は学位を授与す
るにふさわしいものであると判断した。
